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論 文 内 容 の 要 旨  
 
Repetitive DNAs, including satellite DNA (SatDNA) and retrotransposon, occupy major portion in 
melon genome. They are valuable resources for molecular cytogenetic studies, particularly 
karyotyping analysis. However, detailed karyotype analysis in Cucumis species remains a challenge 
not only because of their small chromosome sizes and poor stainability but also because of the 
limitation of cytological markers which generally rely on ribosomal RNA genes (45S rDNA and 5S rDNA) 
and centromere repeat as the probes. For these reasons, we propose to use of properly dispersed 
prometaphase chromosome for melon karyotyping using a modified Carnoy’s solution II (MC II). The 
combination of MC II and air dry methods provide satisfactorily high-resolution fluorescence in 
situ hybridization (FISH) images on meiotic pachytene chromosome with less cytoplasm background. 
By utilizing SatDNAs, we are able to discover cytogenetic variation in Cucumis accessions using 
5S and 45S rDNA, particularly in distinguishing C. melo ssp. melo and agrestis. Moreover, two new 
SatDNAs were found in melon, namely CmSat162 and CmSat189. Both of these two SatDNAs located at 
centromeric regions with the exception for CmSat189, which has additional specific signals at 
pericentromeric, interstitial, and subtelomeric regions depending on individual chromosome. Thus, 
CmSat189 can be used to distinguish homologous chromosomes. We also discovered a new non-LTR 
retrotransposon, Menolird18, which has two specific insertion sites in Cucumis accessions. (1) It 
was inserted into internal transcribed spacer (ITS) and external transcribed spacer (ETS) of 18S 
rDNA in melon and cucumber accessions, and (2) into melon centromeric regions, and pericentromeric 
and subtelomeric regions of cucumber chromosomes. Thus, these results imply that Menolird18 is not 
only highly conserved in two different species, melon and cucumber, but also it is a 
centromere-specific non-LTR retrotransposon in melon. Overall, our findings on melon SatDNAs and 
non-LTR retrotransposon can be used to integrate physical, chromosomal and genetic maps for genome 
sequencing project, and to study the evolution of Cucumis species.   
                   
論 文 審 査 の 結 果 の 要 旨 
 
本論文はウリ科植物であるメロンとキュウリを対象とし、染色体の観察方法の改良、ゲノム内に存在す
る新規反復配列の発見とそれらの反復配列を利用した核型分析及び染色体上の分布について研究したもの
である。本論文は平成 30年 6月 25日に提出され、その後上記 5名の審査委員により論文の内容および構
成等の観点から慎重に審査された。 
平成 30年 7月 30日に、公開論文発表会を開催し、論文の発表と論文内容に関する質疑応答を行った。
発表会の後に審査会を開催し、以下の結果を得た。 
本研究は以下の点が学術論文として評価できる。１）植物染色体の観察方法を改良し、効率的に前中期
染色体像を獲得する方法を見出したこと。２）rRNA遺伝子を用いた核型分析によりメロンの染色体の変異
を見出したこと。３）新しいサテライト DNA をメロンで見出し、それらが動原体領域に分布していること
を発見したこと。４）新規のレトロランスポゾンを発見し、それが rDNAや動原体領域にも分布しているこ
とを発見したこと。 
以上より申請者が博士（農学）の学位に値する専門分野における学識を有すること、および外国語につ
いても試験の結果、その（英語）能力をもつことを確認した。さらに、本論文の内容に関する論文が Molecular 
Cytogenetics誌に公表されていること（doi.org/10.1186/s13039-018-0380-6）、および Chromosome Science 
誌に受理（2018. 8. 5.）されていることを確認した。 
